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Resumen – El objetivo de este trabajo fue estimar la diversidad genética de un lote de Brycon orbignyanus usado 
en programas de repoblación, a través de marcadores microsatélites. Se analizaron muestras de 44 reproductores, 
de 70 larvas y de 69 alevinos, con la amplifi cación de cinco loci descritos para Brycon opalinus. El número de 
alelos, la heterozigosidad observada (Ho) y esperada (He), el índice de Shannon (IS), la diversidad genética de 
Nei (DGN), el coefi ciente de endogamia (Fis), la distancia (DG) e identidad genética (IG), el número efectivo 
de alelos, el test del equilibrio de Hardy-Weinberg (EHW) y el desequilibrio de ligación fueron calculados. 
Reproductores y progenie tuvieron un número similar de alelos en los loci evaluados. La Ho media, IS, 
DGN, DG e IG mostraron que existe menor distancia genética entre parentales y larvas y una disminución 
de variabilidad genética en los alevinos. Fueron observados desvíos en EHW y desequilibrio de ligación en 
seis pares de loci. El Fis mostró exceso de heterocigotos en parentales y larvas y défi cit de heterocigotos en los 
alevinos. El lote de reproductores está en proceso de pérdida de alelos y hubo disminución de la variabilidad 
genética entre la fase de larva y alevino.
Términos para indexación: Brycon orbignyanus, alevino, genética de la conservación, larva, manejo 
reproductivo, variabilidad genética.
Genetic diversity of piracanjuba used in stock enhancement programs 
with microsatellite markers
Abstract – The objective of this work was to estimate the genetic diversity of a Brycon orbignyanus lot used 
in stock enhancement programs, using microsatellite markers. Samples of 44 broodstocks, 70 larvae and 
69 fi ngerlings, were analyzed with amplifi cation of fi ve loci described for Brycon opalinus. The number of 
alleles, the observed (Ho) and expected (He) heterozygosity, Shannon index (IS), Nei’s genetic diversity 
(DGN), the inbreeding coeffi cient (Fis), distance (DG) and genetic identity (IG), the effective number of alleles, 
the test of Hardy-Weinberg equilibrium (EHW) and the linkage disequilibrium were calculated. Broodstocks 
and offspring had a similar number of alleles at the tested loci. Ho average, IS, DGN, DG and IG showed 
that there is less genetic distance between parental and larvae and a decrease of genetic variability in the 
fi ngerlings. Deviations in the EHW and disequilibrium ligation were observed in six pairs of loci. Inbreeding 
coeffi cient showed excess of heterozygotes in parental and larvae and heterozygote defi ciencies in fi ngerlings. 
The broodstock is in process of allele losses and the genetic variability decreased between larva and fi ngerling 
stages.
Index terms: Brycon orbignyanus, fi ngerling, conservation genetics, larvae, reproductive management, genetic 
variability.
Introducción
En Brasil, como en otros países, se verifi ca una 
disminución en la producción pesquera en consecuencia 
del declino en la captura, y un indicador biológico de 
esta disminución es la situación actual de las especies 
de peces nativas migratorias (Taylor et al., 2006). Las 
principales amenazas a la ictiofauna están relacionadas 
a las actividades humanas que alteran la calidad de 
los ecosistemas acuáticos, marcadamente del uso 
inadecuado del agua y del suelo. Agostinho et al. (2005) 
destacan como causas principales de la reducción de la 
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biodiversidad, en ecosistemas acuáticos continentales 
brasileños, la contaminación y eutrofi zación, la 
construcción de hidroeléctricas y el consecuente control 
de crecientes, la pesca indiscriminada y la introducción 
de especies exóticas. 
Las especies del genero Brycon, conocidas 
regionalmente como matrinchãs, piracanjubas, 
piraputangas o pirapitingas son migratorias, de desova 
total, que habitan ríos de aguas limpias y con alta 
oxigenación. Representan importantes fuentes de pesca 
en las regiones en que se encuentran presentes y son de 
gran importancia económica (Lopera Barrero, 2007). 
El piracanjuba, Brycon orbignyanus (Valenciennes, 
1849) (Characiformes, Characidae, Bryconinae), es 
una especie nativa de las cuencas formadas por los ríos 
Uruguay y Paraná (Zaniboni Filho et al., 2006) que ha 
despertado un gran interés por parte de investigadores 
y productores por su elevado valor, precocidad, buena 
conversión alimentar y buena aceptación de alimentos 
artifi ciales (Borba et al., 2006). La desaparición 
de poblaciones de los principales locales de pesca, 
es preocupante, y el piracanjuba actualmente es 
catalogado como especie en riesgo de extinción 
(Machado, 2005).
De las acciones empleadas para mitigar estos 
impactos, los programas de repoblación son comúnmente 
utilizados (Lopera Barrero et al., 2007), sin embargo, 
esta práctica que ha sido implementada hace más de tres 
décadas en Brasil no cuenta con un respaldo científi co 
(Agostinho et al., 2005). Según Povh et al. (2008a), las 
introducciones de peces de forma no planeada pueden 
provocar una reducción de la variabilidad genética, 
por manejos genéticos y reproductivos inadecuados, y 
pueden provocar erosión genética en las poblaciones 
naturales receptoras de alevinos liberados. Así, con el 
propósito de implementar un programa de conservación 
efi ciente, se debe considerar la preservación genética 
de las poblaciones de peces nativos, para lo cual es 
importante obtener una identifi cación y caracterización 
de procedimientos genéticos y reproductivos utilizados 
en lotes de esta especie, cuando orientados a la 
repoblación (Sirol & Britto, 2006). Un ejemplo de ello 
es el estudio genético de progenies que serán liberadas 
en los ríos, las cuales son analizadas principalmente 
mediante la colecta de muestras en la fase de larva 
(Lopera Barrero et al., 2008c, Povh et al., 2008b). 
Normalmente, esas progenies son liberadas a los ríos 
en la fase de alevino (60 a 90 días de vida), y es posible 
que la infl uencia de factores como el canibalismo 
(Borba et al., 2006), medio ambiente (Pedreira, 2003) 
y mortalidad durante el crecimiento redistribuyan las 
características poblacionales y, consecuentemente, su 
variabilidad genética. 
El objetivo de este trabajo fue estimar la diversidad 
genética de un lote de B. orbignyanus usado en 
programas de repoblación, a través de marcadores 
microsatélites.
Materiales y Métodos
Se utilizaron 44 reproductores (22 machos y 
22 hembras) de B. orbignyanus, seleccionados de un 
lote mantenido en cautiverio en las instalaciones de la 
Estación de Acuicultura e Hidrología de la Duke Energy 
International, ubicada en la ciudad de Salto Grande 
(23°10'S, 49°13'W), São Paulo, Brasil. El lote fue 
formado a partir de reproductores capturados en el rio 
Paraná, pertenecientes a dos pisciculturas localizadas 
en las ciudades de Castilho y Porto Ferreira en el Estado 
de São Paulo. Este lote permaneció inalterado, sin 
introducción de nuevos individuos, durante seis años, 
desde el momento de su formación. Los individuos son 
utilizados actualmente en programas de repoblación 
realizados en el río Paranapanema, São Paulo.
El experimento se realizó en enero de 2008. Los 
peces fueron inducidos a reproducción con extracto de 
hipófi sis de carpa. Las hembras recibieron 5,5 mg kg-1, 
divididos en dos aplicaciones: 10% del total en la 
primera aplicación, y el 90% restante 12 horas después. 
Los machos recibieron 2,5 mg kg-1 en dosis única, 
paralelamente con la ultima dosis de las hembras. La 
reproducción simultánea de los 44 reproductores se 
realizó por el sistema reproductivo seminatural descrito 
por Lopera Barrero (2007).
Después de seis horas de colecta de huevos, fue 
verifi cado por presión abdominal si los machos y 
hembras utilizados desovaron completamente: la falta 
de salida de gametos indicaba que ocurrió liberación 
total de ellos. De todos los individuos se colectaron 
muestras de aleta caudal, de 0,5 cm2 aproximadamente, 
y se almacenaron en microtubos de 1,5 mL con 
alcohol etílico absoluto, para la posterior extracción y 
amplifi cación del ADN. El porcentaje de mortalidad de 
los reproductores usados en los cruzamientos se defi nió 
un día después del proceso reproductivo.
Tres días después de la eclosión de los huevos, 
200 larvas aproximadamente se recolectaron de forma 
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aleatoria de todas las incubadoras y se colocaron en 
microtubos de 1,5 mL con alcohol etílico absoluto. 
De esas larvas, 70 se escogieron aleatoriamente para 
posterior extracción del ADN. Noventa días después, se 
recolectaron muestras de aleta caudal de 200 alevinos, 
pertenecientes a la misma desova. De esos alevinos, 69 
se escogieron para la posterior extracción de ADN.
Para la extracción de ADN, se utilizó la metodología 
descrita por Lopera Barrero et al. (2008a). En 
microtubos con las aletas, se adicionaron 550 µL de 
buffer de lisis (50 mmol L-1 Tris-HCl, 50 mmol L-1 
EDTA, 100 mmol L-1 NaCl, 1% SDS) y 200 µg mL-1 
de proteinasa K. Las muestras se incubaron en baño 
maría a 50oC por 12 horas. El ADN se precipitó con 
600 µL de solución de NaCl (5 mol L-1) y se centrifugó 
por 10 min a 12.000 rpm. El ADN se transfi rió para 
nuevos micro-tubos, se precipitó con 700 µL de 
alcohol etílico absoluto frío y se incubó por dos horas 
a -20oC; enseguida, se lavó con 700 µL de alcohol 
etílico 70%, se suspendió en 80 µL de solución 
amortiguadora TE (10 mmol L-1 Tris pH 8,1 mmol L-1 
EDTA) y se mezcló con 30 µg mL-1 de RNAasa. Las 
muestras se incubaron por 40 min en baño maría a 
37oC y se conservaron a -20oC.
El ADN se cuantifi có en espectrofotometro Shimadzu 
UV 1601, con amplitud de onda de 260 nm, y se diluyó 
para una concentración de 10 e 5 ng µL-1, para aletas 
y larvas, respectivamente. La integridad del ADN se 
verifi có en electroforesis horizontal en gel de agarosa 
1%, a 70 V por 60 min, en solución amortiguadora TBE 
1X (500 mmol L-1 Tris-HC1, 60 mmol L-1 ácido bórico, 
83 mmol L-1 EDTA). El gel se marcó con bromuro de 
etidio (0,5 µg mL-1) por 30 min, y la imagen se capturó 
con el sistema fotográfi co EDAS (Kodak 1D Image 
Analysis 3.5).
El ADN se amplifi có en un volumen fi nal de reacción 
de 18 µL. Se utilizó buffer Tris-KCl, 2 mmol L-1 MgCl2, 
0,8 µmol L-1 de cada iniciador (forward y reverse), 
0,2 mmol L-1 de cada dNTP, una unidad de Platinum Taq 
ADN polimerasa, 10 y 20 ng µL-1 de ADN, para larvas 
y aletas, respectivamente. Se amplifi caron cinco loci 
descritos por Barroso et al. (2003) para Brycon opalinus 
(número de Acceso GeneBank AF513621-BoM1, 
AF513622-BoM2, AF513623-BoM5, AF513626-BoM7 y 
AF513628-BoM13). Las reacciones se realizaron en 
un termociclador Eppendorf Mastercycler Gradient, 
programado para 30 ciclos, con un paso inicial de 
desnaturalización a 94oC por 4 min y un paso fi nal de 
extensión a 72oC por 10 min. Cada ciclo consistió de 1 
min a 94oC, 1 min a 54o, 60o, 51o, 51o y 51oC para cada 
locus y 1 min a 72oC.
Las muestras amplifi cadas se sometieron a electroforesis 
en gel de poliacrilamida 10% (acrilamida:bisacrilamida, 
29:1) desnaturalizado (6 mol L-1 de urea), conducidas 
en solución amortiguadora TBE 1X (90 mmol L-1 
Tris-Borato, 2 mmol L-1 EDTA) a 350 V (250 mA), 
durante 6 horas. Para visualizar los alelos microsatélites, 
se utilizó la coloración con nitrato de plata descrita por 
Bassam et al. (1991), con algunas modifi caciones. El gel 
se sometió a una solución de fi jación (10% etanol, 0,5% 
ácido acético) por 20 min, se tiñó con 6 mmol L-1 de 
nitrato de plata por 30 min y, enseguida, previo lavado 
con agua destilada, se reveló con 0,75 mol L-1 NaOH 
y 0,22% formol 40%. Cada gel se fotografi ó con una 
cámara digital Cannon A520 4.0 Mp.
El tamaño de los alelos se calculó por el programa 
Kodak EDAS-290 (1D image analysis 3.5), utilizando 
DNA ladder (Invitrogen, EUA) de 100 pb. El tipo (A, 
B y C) y el número de pares de bases, observados en 
los reproductores y progenie de B. orbignyanus (141–
200 pb) con los loci microsatélite, se organizaron en 
matrices de datos que se sometieron a los programas 
computacionales. El número de alelos, la heterozigosidad 
observada (Ho) y esperada (He), el índice de Shannon, 
la distancia e identidad genética y el número efectivo de 
alelos fueron calculados por el programa PopGene 1.31 
(Yeh et al., 1999). La frecuencia alélica y la defi ciencia 
o exceso de heterocigotos se calcularon para cada locus 
con el programa Genepop 1.2 (Raymond & Rousset, 
1995). El test del equilibrio de Hardy-Weinberg y el 
desequilibrio de ligación se calcularon con el programa 
Arlequin 3.1 (Excoffi er et al., 2005), por el método de 
la cadena de Markov. Para analizar el desequilibrio de 
ligación, los grupos de parentales, larvas y alevinos, 
formaram tres agrupamientos: parentales x larvas, 
parentales x alevinos y larvas x alevinos. La diversidad 
genética de Nei (1973) y el coefi ciente de endogamia 
(Fis) se calcularon con el programa FSTAT 2.9.3.2 
(Goudet, 2002). 
Resultados y Discusión
Todos los reproductores usados en el cruzamiento 
sobrevivieron al proceso reproductivo, y todos los 
machos y hembras produjeron semen y óvulos. 
La utilización del sistema seminatural disminuyo 
signifi cativamente la mortalidad de reproductores 
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durante el proceso reproductivo. La preservación de 
los reproductores posibilita que un mayor número 
de individuos contribuya con la progenie y permite 
la preservación de la variabilidad genética. Por ese 
motivo, cuando el objetivo son programas de 
repoblación, el sistema reproductivo seminatural debe 
ser implementado (Povh, 2007).
Los cinco loci utilizados produjeron un total de 
14 alelos, de los cuales fueron observados tres alelos 
(BoM1, BoM5, BoM7 y BoM13) y dos alelos (BoM2) 
por locus, presentes en los parentales y en la progenie 
(larvas y alevinos) (Cuadro 1). Se observaron tamaños 
de alelos entre 135 y 200 pb; el menor estuvo presente 
en el locus BoM5 (135 pb) y el mayor en el locus 
BoM2 (200 pb).
Em general, fueron observados alelos de alta 
frecuencia en los parentales y en la progenie, y no 
fueron encontrados alelos exclusivos. Sin embargo, fue 
observado un alelo raro (alelos con frecuencia menor 
que 0,05–5%), en los alevinos, para el locus BoM7 
(alelo C = 0,009) y alelos de baja frecuencia (menor 
que 0,100–10%) en los parentales, para el locus BoM1 
(alelo C = 0,092), y en las larvas (BoM1, alelo C = 0,060 
y BoM5, alelo C = 0,087). El bajo número de alelos 
por locus (3 y 2 alelos) observado en este trabajo puede 
estar relacionado a la difi cultad en la utilización de los 
loci heterólogos (desarrollados para Brycon opalinus), 
lo que hace sugerir la utilización de otros loci en la 
realización de estudios genéticos sobre B. orbignyanus. 
Estos resultados divergen de los encontrados por 
Barroso et al. (2003), quienes observaron 12 y 31 alelos 
(78 a 210 pb) para B. opalinus. Entretanto, algunos 
estudios han determinado la difi cultad en la utilización 
de loci heterólogos en peces y otras especies. Lopera 
Barrero (2007) analizó la diversidad genética de 
lotes de B. orbignyanus y observó un bajo número de 
alelos (dos por locus), lo que indica la difi cultad en la 
utilización de loci heterólogos. Igualmente, Sanches & 
Galetti Junior (2006), al amplifi car loci microsatélite 
desarrollados para Brycon hilarii en B. orbignyanus, 
observaron un bajo polimorfi smo (tres alelos para los 
loci Bh15 y Bh16). Barbosa et al. (2008), al verifi car 
la amplifi cación de loci desarrollados para Prochilodus 
argenteus, en Prochilodus costatus y Prochilodus 
lineatus, verifi caron amplifi cación monomórfi ca y la 
presencia de un bajo número de alelos en varios loci. 
Santos et al. (2009), al amplifi car loci desarrollados para 
Colossoma macropomum en Pygocentrus nattereri, 
Mylossoma aureum y Piaractus brachypomus, 
observaron una baja amplifi cación de alelos (dos por 
locus) en cinco loci.
Las frecuencias de los alelos se mantuvieron estables 
en los parentales y en la progenie, con frecuencia 
desigual para cada locus. Para los loci BoM1, BoM2, 
BoM5 y BoM13, el alelo de mayor frecuencia fue el 
A, mientras que para el locus BoM7 el alelo B fue el 
que presentó mayor valor. En todos los loci, el número 
de alelos (Â) fue mayor que el número efectivo de 
alelos (Âe) (Cuadro 1), lo que confi rma la distribución 
desigual de las frecuencias alélicas con la presencia de 
alelos de baja frecuencia, lo que puede infl uenciar la 
presencia de heterocigotos y provocar disminución de 
la variabilidad genética (Innes & Elliott, 2006).
La presencia de los mismos alelos en los reproductores 
y en la progenie, la ausencia de alelos exclusivos y su 
frecuencia similar indican que hubo preservación de la 
variabilidad genética de los parentales en la progenie. 
Sin embargo, la presencia de pocos alelos en el lote 
(2 y 3 alelos por locus), los alelos de baja frecuencia, 
observados en los parentales y en las larvas, y el alelo 
raro, observado en el locus BoM7 de los alevinos, 
indican que la población de reproductores está en 
proceso de pérdida de alelos por disminución de la 
variabilidad genética (Bengtsson et al., 1995). Esto 
implica una alteración de la composición genética de la 
población de reproductores mantenidos en condiciones 
Cuadro 1. Número de alelos por locus (Â), tamaño en pares de bases (pb), frecuencia de los alelos (A/B/C), número efectivo 
de alelos (Âe) y riqueza alélica (Ra), para los parentales y para la progenie de Brycon orbignyanus, en el sistema reproductivo 
seminatural.
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de cautiverio por seis años. Entretanto, de forma 
general, no ocurrió pérdida signifi cativa de alelos en 
la formación de la progenie, ni hubo gran cantidad de 
alelos de baja frecuencia, lo que indica que el proceso de 
pérdida de alelos puede estar iniciando en la población 
de reproductores y que, según Wasko et al. (2004), es 
irreversible en lotes mantenidos en cautiverio.
La heterocigosidad observada (Ho) en los parentales 
fue alta para los loci BoM1, BoM5, BoM7 y BoM13 
(1,000), mientras que para el locus BoM2 fue menor 
(0,537) (Cuadro 2). Al ser analizados por sexo, se 
observó igualmente una alta heterocigosidad observada 
y esperada (He) (hembras: Ho = 0,900 y He = 0,609; 
machos: Ho = 0,916 y He = 0,603). Estos resultados 
muestran que existe una adecuada variabilidad genética 
intra-poblacional, a pesar de que los reproductores 
estaban en cautiverio había seis años sin la introducción 
de nuevos individuos. Este hecho hace suponer que el 
plantel de reproductores se formó a partir de un número 
grande de reproductores que permitió conservar un 
adecuado perfi l genético, y que no fue, posiblemente, 
infl uenciado por el efecto fundador, que es la pérdida 
de variación genética cuando una población se forma a 
partir de un número pequeño de individuos proveniente 
de una población mayor (Caujapé-Castells, 2006). 
Esta afi rmación es corroborada por los valores de 
índice de Shannon (0,961) e de diversidad genética 
de Nei (0,604), que ratifi can una variabilidad genética 
intra-grupal, a pesar del proceso de pérdida de alelos 
relatado.
En la progenie, fueron encontrados valores de 
heterozigosis observada (Ho) entre 0,522–1,000, para 
las larvas, y 0,214–1,000 para los alevinos (Cuadro 2), 
que caracterizan la presencia de una moderada 
variabilidad genética intra-poblacional, corroborada por 
los valores de heterocigosidad observada media (0,864 
para larvas y 0,635 alevinos), índice de Shannon (0,918 
para larvas y 0,798 para alevinos) y diversidad genética 
de Nei (0,580 para larvas y 0,497 para alevinos). Sin 
embargo los valores de heterocigosis observada (Ho) 
presentaron desvío de los valores de heterocigosidad 
esperada (He) en los reproductores y en la progenie 
(larvas y alevinos), lo que caracteriza los desvíos 
signifi cativos en el equilibrio de Hardy-Weinberg 
observados (Cuadro 2). Según Romana-Eguia et al. 
(2004) esto es siempre esperado en lotes mantenidos en 
cautiverio, ya que las desviaciones en las frecuencias, 
provocadas eventualmente por la deriva genética, 
tienden a ampliarse con el paso de las generaciones.
El desequilibrio de ligación, que es la asociación no 
aleatoria de alelos en dos o más loci (Caujapé-Castells, 
2006), se observó en seis diferentes pares en los 
tres agrupamientos analizados: BoM1xBoM5, 
BoM1xBoM7, BoM1xBoM13, BoM5xBoM7, 
BoM5xBoM13, BoM7xBoM13. Los valores estimados 
del coefi ciente de endogamia (Fis) mostraron que en 
los parentales hubo exceso de heterocigotos para todos 
los loci, lo que caracterizó una adecuada variabilidad 
genética en el plantel de reproductores. Los valores 
estimados de Fis para las larvas mostraron, igualmente, 
exceso de heterocigotos (valores negativos de Fis). 
Entretanto, para los alevinos se observó défi cit 
solamente en el locus BoM2 (Cuadro 2); esto confi rma 
el proceso de endogamia evidenciado por los valores 
de heterocigosidad observada, índice de Shannon y 
diversidad genética de Nei.
El valor médio de Ho fue mayor en las larvas 
(0,864) en comparación con los alevinos (0,635), y 
menor si comparada con los parentales (0,907); hubo 
una mayor identidad genética y una menor distancia 
genética entre los parentales y las larvas (Cuadro 3). 
Cuadro 2. Heterocigosidad observada (Ho) y esperada 
(He), coefi ciente de endogamia (Fis) y test de probabilidad 
para el equilibrio de Hardy-Weinberg (PHW), estimados en 
los parentales, larvas y alevinos de Brycon orbignyanus, en 
el sistema reproductivo seminatural.
(1)Perdida de heterocigotos. nsNo signifi cativo. *Signifi cativo a 1% de 
probabilidad.
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Estos resultados muestran, al igual que el índice de 
Shannon y la diversidad genética de Nei, una tendencia 
a la disminución de la variabilidad genética durante las 
dos fases de crecimiento, con mayor intensidad en los 
alevinos, los que denota la presencia de un proceso de 
endogamia (Fis) en ese grupo.
La mayor semejanza de los parentales y las larvas 
y la menor variabilidad presente en los alevinos 
muestran la importancia de un manejo adecuado 
de los lotes y progenies, usados en los programas 
de repoblación de ríos. Según Lopera Barrero et al. 
(2008b), la primera providencia a ser tomada en la 
implantación de pisciculturas o de programas de 
repoblación es investigar la variabilidad genética de 
los lotes mantenidos en cautiverio. Una vez realizado 
ese análisis, es necesario el evaluar genéticamente 
las progenies que posteriormente serán liberadas 
en los ríos. La evaluación de las progenies va a 
depender directamente del tamaño de los alevinos 
a ser liberados, lo que es determinado por las 
condiciones ambientales defi nidas para cada lugar 
donde va a ocurrir la repoblación. Alevinos mayores 
son exigidos en ambientes con gran número de 
predadores, no obstante, lugares donde hay equilibrio 
de las relaciones presa/predador, alevinos menores y 
en mayor número pueden ser una estrategia adecuada 
(Sirol & Britto, 2006).
Dependiente de cualquiera de esas dos condiciones de 
tamaño de liberación, el análisis genético de progenies 
es adaptado, y en la mayoría de las veces son tomadas 
muestras de larvas de tres a cinco días para analizar 
integralmente la variabilidad genética, presumiéndose 
que la muestra es representativa para los individuos 
que serán repoblados 60 o 90 días después. Los 
resultados encontrados en este estudio muestran que 
el valor de Ho de las larvas (0,864) fue diferente del 
encontrado en los alevinos (0,635) y que hubo pérdida 
de variabilidad genética en la progenie con mayor 
intensidad en los alevinos, lo que presumiblemente fue 
infl uenciado primeramente por la fase de canibalismo, 
presente normalmente en esta especie en la fase larval 
(Borba et al., 2006), por las condiciones ambientales 
de crecimiento, por la fase de aclimatación o por la 
mortalidad aleatoria. Sin embargo, no es posible hacer 
inferencias sobre la real infl uencia de estas hipótesis, 
ya que no se dispone de informaciones relacionadas y 
compiladas durante las diferentes fases de desarrollo.
De esta forma, en la evaluación genética de progenies 
destinadas a programas de repoblación, se hace evidente 
la necesidad de realizar el análisis en tiempos diferentes, 
dependiendo de la edad en que los individuos van a ser 
liberados en los ríos. Por los resultados obtenidos en 
este trabajo y sabiendo de la infl uencia ambiental y de 
competición que existe en las fases de crecimiento de 
los peces, es sugerido que en las progenies destinadas 
a programas de repoblación se realice primeramente 
un análisis genético en la fase larval (3 días), el cual 
va a ofrecer una visión genética general de la nueva 
generación. Enseguida, a los 60 o 90 días, a depender 
del manejo y de las condiciones ambientales del 
ecosistema donde van a ser liberados, realizar un 
segundo análisis para determinar objetivamente la 
real variabilidad genética con que los individuos van 
a ser liberados en el río y, así, determinar la verdadera 
viabilidad de la repoblación. Para los análisis genéticos 
se recomienda la utilización de otros loci heterólogos 
que permitan complementar y obtener un mayor 
polimorfi smo genético que el obtenido en este trabajo 
o iniciar investigaciones que permitan desarrollar loci 
exclusivos para B. orbignyanus.
Conclusiones
1. La población de reproductores está en proceso de 
pérdida de alelos por disminución de la variabilidad 
genética. 
2. Fue observada una mayor distancia genética 
entre los parentales y los alevinos, con pérdida de 
variabilidad genética. 
3. Se verifi có diferenciación genética entre larvas y 
alevinos. 
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Cuadro 3. Identidad genética (encima de la diagonal) y 
distancia genética (debajo de la diagonal), estimados para 
los parentales, larvas y alevinos de Brycon orbignyanus, en 
el sistema reproductivo seminatural.
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